Тема дипломной работы для студентов факультета биоинженерии и 

биоинформатики 

Калинина Наталья Олеговна тел. раб. 939-53-66 

e-mail: kalinina@belozersky.msu.ru , kalinina@genebee.msu.su

корпус А: ком.627 

"Построение модели пространственной структуры вирусной нерепликативной РНК-хеликазы"

В геноме вирусов растений имеется один или несколько генов, кодирующих специальные белки, которые обеспечивают транспорт вируса (вирусного генетического материала) по растению. Транспортные белки вирусов мультифункциональны. Известно, что они взаимодействуют с нуклеиновой кислотой вируса, другими вирусными и клеточными белками, некоторые из транспортных белков обладают ферментативными активностями.
Транспортный белок, кодируемый первым геном тройного блока транспортных генов, (ТБГр1) потекс- и гордеивирусов обладает активностями РНК-связывающего белка и НТФазы/РНК хеликазы, принадлежащей к суперсемейству 1 НТФаз/хеликаз. В нашей лаборатории показано, что в составе хеликазного домена ТБГр1 выявляется субдомен, включающий три консервативных мотива хеликаз (I, Ia и II, первый  и последний, из которых представляют собой общеизвестные мотивы Уокера), сохраняющий активности АТФазы и РНК-связывания, характерные для полноразмерного белка. В настоящее время получены кристаллы и решены структуры некоторых "больших" ДНК-хеликаз суперсемейства 1. Однако, структуры "малых" РНК-хеликаз не известны. 

Цель работы - построение на основе известных структур хеликаз модели пространственной организации вирусной нерепликативной РНК-хеликазы (или ее минимального АТФазного домена) и ее экспериментальная проверка с помощью точечных и делеционных мутантов ТБГр1 белков. Полученные данные позволят понять структурно-функциональную роль транспортных белков с хеликазной активностью в формировании и функционировании транспортной формы вирусного генома. 

В лаборатории получены полноразмерные рекомбинантные белки с точечными мутациями, для которых известны биологическая функция и некоторые биохимические свойства. Кроме того, имеется набор делеционных мутантов с известными биохимическими свойствами и укороченный мутантный белок, сохраняющий АТФазную активность. Предполагается, что в постоении и анализе модели примет участие профессор А. Горбаленя. Существует также возможность попробовать получить кристаллы вирусной РНК хеликазы (или ее минимального АТФазного домена) совместно с Институтом белка РАН.
